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(57) Abstract: The invention relates to methods of producing primary and secondary metabolites using genetically engineered or- 
ganisms. 

O 

(57) Zusammenfassung: Die vorliegende Er&ndung befaBt sich mit Herstellimgsverfahren fOr Primar- und Sekundarmetabolite mit 
Hilfe gentechnisch veranderter Organismen. 
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Teilsequenzen der Gene des Primar- und Sekundarmetabolismus aus 
Coryneh^cterium g-lutamicim xind ihr Einsatz zur mikrobiellen Her- 
stellung von Primar- und Sekundarmetaboliten 

5 

Bes chr eibung 

Die vorliegende Erfindung befaSt sich mit den Herstellungsverf ah- 
ren fur Primar- und Sekundarmetabolite mit Hilfe eines gentech- 
10 nisch veranderten Organismus, Diese Erfindung besteht in Teil- 
sequenzen von Genen, die anabolische und katabolische Enzyme aus 
Corynebacterium g-lutamlcum kodieren, und aus ihrem Einsatz zur 
mikrobiellen Herstellxang von Metaboliten. 

15 Die Konzentrationen der Metabolite sind in lebenden Zellen ge- 
wohnlich gut ausbalanciert und iiberschreiten nicht eine gewisse 
Grenze . Unter manchen Wachstumsbedingixngen oder als Folge einer 
gentechnischen Veranderung konnen sie allerdings im UberschuS 
gebildet und in das Kulturmedium ausgeschieden werden, Fiir das 

20 Zellwachstum kann man relativ billige Stoffe als Kohlenstoff- 
quelle verwenden. Mit Hilfe des biochemischen Potentials der 
Zellen (in den meisten Fallen mikrobiellen Ursprungs) oder der 
Enzyme lassen sich diese preiswerten Stoffe in ein breites 
Spektrum wertvollerer Substanzen umwandeln. Zur f ermentativen 

25' Herstellung von Metaboliten zu Verkauf szwecken setzt man ins- 
besondere Mikroorganismen ein, Mikroorganismen lassen sich durch 
gentechnische Veranderung der Biosynthesewege in ihrer Biosynthe- 
seleistTing auf bestimmte Metabolite hin optimieren, und man 
erzielt dadurch hohere Syntheseleistungen. Gentechnische Verande- 

30 r-ung meint bier, daS die Anzahl der Kopien oder die Geschwindig- 
keit der Transkription bestimmter Gene fur bestimmte Synthesewege 
erhoht ist. Allerdings mufi man die geeigneten Zielgene fiir diese 
Verbesserung zuerst identif izieren. Wir beschreiben nun im fol- 
genden die Zielgene und Teilsequenzen davon, die durch Klonen der 

35 DNA und anschlielSende Sequenzi erring mit dem Ziel der Stainmverbes- 
seriing identif iziert wurden. 

Ein Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit einer 
Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 1 beschrieben ist oder 
40 sich von dieser Secjuenz SEQ ID NR. 1 durch Substitution, Inser- 
tion Oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet, 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 2 beschrieben ist 
45 Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 2 durch Substitution, In- 
sertion Oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 
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Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz , die in der SEQ ID NR. 3 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID KfR. 3 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

5 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 4 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 4 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

10 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 5 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 5 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

15 

Ein weiterer Teil der ' Erf indung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 6 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 6 durch S\ibstitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

20 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 7 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 7 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

25 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 8 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 8 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

30 

Ein weiterer Teil der Erfind-ung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 9 beschrieben ist 
oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 9 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

35 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 10 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 10 durch Substitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

40 

Ein weiterer Teil der Erfindung besteht in einem Genfragment mit 
einer Nucleotidsequenz, die in der SEQ ID NR. 11 beschrieben ist 
Oder sich von dieser Sequenz SEQ ID NR. 11 durch Sxxbstitution, 
Insertion oder Deletion von bis zu 20 % der Nucleotide ableitet. 

45 



wo 01/00802 PCT/EPOO/05853 

3 

Ein weicerer Teil der Erfindung besteht im Einsatz der Nucleotid- 
sequenz SEQ ID NR. 1 Oder SEQ ID NR. 2 oder SEQ ID NR. 3 Oder SEQ 
ID NR. 4 Oder SEQ ID NR. 5 Oder SEQ ID NR. 6 oder SEQ ID NR, 7 
Oder SEQ ID NR. 8 oder SEQ ID NR. 9 oder SEQ ID NR. 10 oder SEQ 
5 ID NR. 11 zur Konstruktion genetisch modif izierter Mikroorga- 
nismen. 

Die vollstandigen Gene lassen sich mit Hilfe konventioneller 
Techniken wie Hybridisierung herstellen, wobei man von den oben 

10 offenbarten Genf ragmenten ausgeht . Diese Gene lassen sich einset- 
zen zur Konsuruktion rekombinater Wirtsorganismen, die die Bio- 
synthese wertvoller Bioprodukte, wie AminosS-uren, Fettsauren, 
Kohlenhydrate , Vitamine und Kofaktoren ermoglichen. Die biologi- 
sche Aktivit^t dieser Gene wird iiti experimentellen Teil dieser 

15 Beschreibung offenbart. Mit Hilfe dieser Gene wird es moglich, 
Engpasse bei der Biosynthese von Bioprodukten zu uingehen und so 
die Syntheseleistung mikrobieller Systeme zu steigern. 

Ein weiterer Gesichtspunkt dieser Erfindung besteht in einem 
20 Expressions-Vektor mit zumindest einem der oben erwahnten Poly- 
nucleotide. Der Expressions-Vektor verbindet funktionell eines 
Oder mehrere dieser Polynucleotide mit regulatorischen Einheiten 
wie Promotoren, Terminatoren, ribosomale Bindimgsstellen und der- 
gleichen. Gewohnlich gehoren zu einem Expressions-Vektor weitere 
25 Einheiten wie Genmarker und Replikationsabschnitte . 

Ein weiterer Gesichtspunkt der Erfindung besteht in der mit einem 
Expressions-Vektor trans formierten Wirtszelle. 

30 Zur gentechnischen Veranderung kann man jeden beliebigen proka- 
ryontischen Mikroorganismus verwenden, vorzugsweise Cor3/nejbacte- 
rium- und Bacilius-Arten, aber auch jeden beliebigen eukaryonti- 
schen Mikroorganismus, vorzugsweise Hefestamme der Gattung 
Ashbya, Candida, Pichia, Saccharomyces und Hansenula. 

35 

Ein weiterer Gesichtspvmkt der Erfindung besteht in einer Methode 
zur Herstellung und Reinigung eines Polypeptids, die in folgenden 
Schritten besteht: 

40 (a) Kuitivierung der Wirtszelle aus Anspruch 3 unter Bedingungen, 
die fur die Expression des Peptids geeignet sind; und 

(b) Gewinnung des Polypeptids aus der Wirtszellkultur . 

45 In den folgenden Beispielen wird die Erfindung detaillierter be- 
schrieben. 
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Beispiel 1 

Herstellung einer Genombibliothek von Corynebacterlum glutamicum 
ATCC 13032 

5 

Die DNA aus dein Genom von Coirynebacterium glutamicum ATCC 13 032 
laSt sich nach Standardmethoden gewinnen, die z.B. von Altenbuch- 
ner, J. und Cullum, J. (1984, Mol . Gen. Genet . 195 : 134-138 ) be- 
schrieben sind. Die Genom-Bibliothek lafit sich daraus mit jedem 

10 beliebigen Klonierungsvektor , z.B. pBluescript II KS- (Strata- 
gene) Oder ZAP Express™ (Stratagene) , nach Standardvorschrif ten 
gewinnen (z.B. Sambrook, J. et al . (1989) Molecular cloning: a 
laboratory manual. Cold Spring Harbor Laboratory Press) . Jede 
beliebige FragmentgroSe kann man dabei verwenden, vorzugsweise 

15 Sau3AI-Fragmente mit einer Lange von 1 kb, die sich in Klonie- 
rungsvektoren mit verdautem BamHl einbinden lassen. 

Beispiel 2 

20 Analyse der Nucleinsauresequenzen der Genombibliothek 

Aus der im Beispiel 1 hergestellten Genombibliothek kann man ein- 
zelne E, coIi-Klone auswahlen. E, coIi-Zellen werden nach 
Standardmethoden in geeigneten Medien kultiviert (z.B. LB erganzt 
25 mit 100 mg/1 Ampicillin) , und danach ISSt sich dann die Plasmid- 
DNA isolieren. Klont man Genomf ragmente aus der DNA von Coryne- 
bacterium glutamicum in pBluescript II KS- (siehe Beispiel 1) , 
laSt sich die DNA mit Hilfe der Oligonucleotide 5'- AATTAAC- 
CCTCACTAAAGGG-3 ' und 5 ' -GTAATACGACTCACTATAGGGC-3 ' sequenzieren . 

30 

Beispiel 3 

Computer analyse der isolierten Nucleinsauresequenzen 

35 Die Nucleotidsequenzen lassen sich z.B. mit Hilfe des BLASTX-Al- 
gorithmus (Altschul et al. (1990) J. Mol. Biol. 215: 403-410) 
aneinanderfugen. Auf diesem Weg kann man neuartige Sequenzen ent- 
decken und die F\inktion dieser neuartigen Gene aufklaren. 

40 Beispiel 4 

Identif izierxing eines E. coIi-Klons mit einem Genfragment fur die 
Fettsauresynthase (2.3 .1.85) 

45 Bei der Analyse der E, coii-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde, an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
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Sequenz, wie sie mit SEQ ID NR. 1 beschrieben ist. Bei der Anwen- 
dung des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) ergab diese 
Sequenz Ahnlichkeit mit Fettsauresynthasen aus verschiedenen 
Organismen. Die groSte Ahnlichkeit war mit einem Fragment mit 519 
5 Basenpaaren fiir die FettsSuresynthase aus Corynebacterlum ammo- 
niagenes gegeben (NRDB Q04845; 68% Ubereinstimmiing auf der Stufe 
der Aminosauren) , 

, Beispiel 5 

10 

Identif izierxmg eines E. coIi-Klons mit dem Gen far die Phytoen- 
Dehydrogenase (EC 1.3.-.-) 

Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
15 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 2 beschrieben ist. Bei der Anwendiong 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Phytoen-Dehydrogenasen aus verschiedenen Organis- 
20 men. Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit der Phytoen-Dehydro- 
genase aus Methanobacterium thermoautotrophlcum (NRDB 027835; 37% 
Ubereinstimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 6 

25 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit dem Gen fur die Alkohol- 
Dehydrogenase (EC 1.1.1.1) 

Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
30 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 3 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Alkohol-Dehydrogenasen aus verschiedenen Organis- 
35 men. Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit der Alkohol -Dehydroge- 
nase aus Bacillus stearotheirmophilus (NRDB P42327; 50% tJberein- 
stimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 7 

40 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment far ein 
Homologes der Adenosylmethionin-8-Amino-7-oxononanoat-Aminotrans- 
f erase (EC 2.6.1.62) 

45 Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
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Sequenz , die als SEQ ID NR. 4 beschrieben ist. Bei der Anwendiing 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Adenosylmethionin-S-Amino-T-oxononanoat-Amino- 
transferasen aus verschiedenen Organismen. Die groSte Ahnlichkeit 
5 ergab sich mit einem aus 342 Basenpaaren bestehenden Fragment far 
die Adenosylmethionin-8-amino-7-oxononanoat-Aminotransf erase aus 
EJTwinia herbicola (NRDB P53 6 56; 40% Ubereinstimmung auf der Stufe 
der Aminosauren) . 

10 Beispiel 8 

Identif izierxmg eines E, coIi-Klons mit einem Genfragnient fiir ein 
Homologes der Phosphoglycerat-Mutase 2 (EC 5.4.2.1) 

15 Bei der Analyse der E. coli-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 5 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 

20 Ahnlichkeit mit Phosphcglycerat-Mutasen 2 aus verschiedenen Orga- 
nismen. Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 204 Ba- 
senpaaren bestehenden Fragment fur die Phosphoglycerat-Mutase 2 
aus Mycobacterium tuberculosis (NRDB P71724; 54% Ubereinstimmung 
auf der Stufe der Aminosauren) . 

25 

Beispiel 9 

Identif izier\mg eines E, coli-Klons mit einem Genfragment fur die 
Xylulose-Kinase (EC 2.7.1.17) 

30 

Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde xxnd an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschlofi, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 6 beschrieben ist. Bei der Anwendung 

35 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Xylulose-Kinasen aus verschiedenen Organismen. 
Die groSte Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 533 Basenpaaren 
bestehenden Fragment fur die Xylulose-Kinase aus Streptomyces 
rublginosus (NRDB P27156; 48% Ubereinstimmung auf der Stufe der 

40 Aminosauren) . 

Beispiel 10 

Identif izierung eines E. coli-Klons mit einem Genfragment fiir 
45 eine Fettsaure-CoA-Ligase fur langkettige Fettsauren (EC 6.2.1.3) 
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Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 7 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
5 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Fetcsaure-CoA-Ligasen fur langkettige Fetts^uren 
aus verschiedenen Organismen. Die groEte Ahnlichkeit ergab sich 
mit einem aus 3 69 Basenpaaren bestehenden Fragment fur die Fett- 
saure-CoA-Ligase flir langkettige Fettsauren aus Archaeo^lobus 
10 fulgidus (NRDB 030302; 48% Ubereinstimmung auf der Stufe der Ami- 
nos^uren) . 

Beispiel 11 

15 Identif izierung eines E. coii-Klons mit einem Genfragment fiir die 
Guanosinpentaphophat-Synthetase 

Bei der Analyse der E, coii-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 

20 Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloE, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 8 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit Guanos inpentaphophat-Synthetasen aus verschiede- 
nen Organismen. Die gro&te Ahnlichkeit ergab sich mit einem aus 

25 606 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir die Guanos inpentapho- 
phate-Synthetase aus Streptomyces coelicolor (NRDB 08665 6; 70% 
Ubereinstimmung auf der Stufe der Aminosauren) . 

Beispiel 12 

30 

Identif izierung eines E. coii-Klons mit einem Genfragment fiir ein 
NTRB-Homologes 

Bei der Analyse der E. coIi-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
35 schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS, fand sich eine 
Sequenz, die als SEQ ID NR. 9 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit mit NTRB-Homologen aus verschiedenen Organismen. NTRB 
40 ist ein Regulatorgen fiir die Tanskription, das an der Regulierung 
der Stickstoff assimilation beteiligt ist. Die grofite Ahnlichkeit 
ergab sich mit einem aus 645 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir 
NTRB aus Mycobacterium leprae (NRDB Q50049; 61% Ubereinstimmung 
auf der Stufe der Aminosauren) . 
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Beispiel 13 



Identif izienmg eines E. coIi-Klons, der ein j2i/S-Hoiaologes ent- 
hait 

5 

Bei der Analyse der E. coii-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloS/ fand sich eine 
Seguenz, die als SEQ ID NR. 10 beschrieben ist. Bei der Anwendxing 

10 des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit itiit nifS aus verschiedenen Organisinen. NifS ist an 
der Stickstof f ixierung beteiligt . Die groSte Ahnlichkeit ergab 
sich mit einem aus 594 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir nifS 
aus Mycobacterium leprae (NRDB Q49690; 62% Ubereinstimmung auf 

15 der Stufe der Amino saur en) . 



Beispiel 14 



Identif izieriing eines E. coii-Klons, der ein ni fLT-Homologes ent- 
20 halt 

Bei der Analyse der E. coii-Klone, wie sie im Beispiel 2 be- 
schrieben wurde und an die sich die im Beispiel 3 beschriebene 
Analyse der dabei erhaltenen Sequenzen anschloE, fand sich eine 

25 Sequenz, die als SEQ ID NR. 11 beschrieben ist. Bei der Anwendung 
des BLASTX-Algorithmus (siehe Beispiel 3) zeigte diese Sequenz 
Ahnlichkeit: mit nlfU aus verschiedenen Organismen. NlfU ist an 
der Stickstof f ixierung beteiligt. Die groSte Ahnlichkeit ergab 
sich mit einem aus 339 Basenpaaren bestehenden Fragment fiir nifU 

30 aus ^cohacterlum leprae (NRDB Q49683; 61% Ubereinstimmung auf 
der Stufe der Aminosauren) . 

Sequenzliste 

35 (I) Allgemeine Angaben 



(1) Amnelder: 



(A) Name : 

40 (B) Strafie: 

(C) Stadt: 

(D) Land: 

(E) Postleitzahl: 

(F) Telephon: 
45 (G) Telefax: 



BASF-LYNX Bioscience AG 

Im Neuenheimer Feld 515 

Heidelberg 

Deutschland 

69120 

06221/4546 
06221/454770 
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(2) Titel: Sequenzen der Gene fur den Primer- und 

Sekundannetabolisinus im Corynebacterlum 
g-lutamicvm und ihr Einsatz zur mikrobiellen 
Herstellung von Primar- und Sekundarmetabo 
5 liten 



10 



15 



(3 

(4 

(A 
(B 
(C 
(D 

(I 

(1 



20 (A 

(B 
(C 
(D 

25 (2 

(3 
(4 



30 



(5 



(A 



(6 



Anzahl der Sequenzen: 



11 



Art der mit dem Computer lesbaren Form: 



Datentrager : 
Computer: 
Betriebssystem: 
Software : 

Angaben zur SEQ ID NK . 1 : 

Sequenzcharakteristika : 

Lange : 
Art: 

Strangtyp; 
Topologie: 

Molekiilart : 

hypothetisch: 

Antisense: 

Herkunft : 

Organismus : 

Beschreibung der Sequenz: 



Diskette 

IBM PC kompatibel 
Windows NT 

Microsof t®word 97 SR-1 



693 Basenpaare 
Nucleinsaure 
Doppelstrang 
linear 

DNA 

nein 

nein 



Corynebacterium g-lutamlcum 



SEQ ID NR. 1: 



3 5 CTGTTNCCCGGGGGATCAGATTCAClSrGGGTCNGCCAGTGAAGTCGACGGTGATTGGCGCGGATGC 
TGCCTGCTCGCGAACAGTGGAAGTTGCCTGGGACAGCAGTTTCTCTGCAATTTCTTGGGTGGAGT 
AGGTTTCCACGCCTGCTTCTTCAGCTGCCTTGACCAAAGGATCGTTGCCGCCCATGAGGCCGGTG 
CCGCGAACCCAACCGATGTGAGCGTGCACGAGGGAGGTGTGTGCTCCCCATGCAGCTTGCTCTGC 
GTTCCAACGGGTAACCACGGCGTCGAGAGCTGCCTTGGATTCACCGTATGCACCATCGCCACCGA 

4 0 AGCGTCCACGGTTTGGTGAACCTGGGATGACCACGTGCAGGCGGTGACCCACGTTGATGGAGGAG 
CCCAATGGCGCAAGACCTGCGATGAGGCGCTCAACAGACCAGAGCAGAAGTCGCATCTGGGATTC 
TGCTGTGGCCTGCATCTGCATGGATCCGGACACGCGAGGTGCCGCGAATGGGAACAGCAAGGTAN 
GGAC CAAACrGGCTTGAC C AGCTTGGATGCNCGTGACGGNGGTGGCTGTCGATCCACCCAGTTGA 
TGATGGCTCGATGTCTGATANGACTAAGTTACCGCACGATCACAGTGCTGCCTGCCGNTGCGGAA 

4 5 CGTC CTANNANTCTTGAGAATTCAGCCGNCTGGCCGAGTTGAN 
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(I) 



Angaben zu SEQ ID NR, 2: 



(1) 



Sequenzcharakteristika: 



5 (A) 



Lange : 
Typ: 



1869 Bas enpaar e 

NucleinsSure 

Doppelstrang 

linear 

DNA 

nein 

nein 



(B) 
(C) 
(D) 
(2) 



Strangtyp; 
Topologie : 
Molekulart : 



10 (3) 

(4) 



hypo thetisch : 
Antisense : 



(5) 



Herkunf t : 



15 (B) 



Organ ismus : 



Corynebacterium glutamicum 



(6) 



Beschreibung der Sequenz : 



SEQ ID NR. 2: 



ACAATCAATGTCATGACCAGCGGTGATCCAAAATTAATTACGCTTCGTTCCCGCAATAACAAAGT 

2 0 TGTCGAAATAACAGATGCCCGTGATCGTGCTTTCATTAAGCAGGCTGATGAGCTGATCGTGAAGA 

TCGACAAACTGCTTGAGAGCAAAAGAAAAAAGTCCCGTTAAGTCCGATCCACACTGTTGTCCCCG 
CGGAGACGCTTGAGCACGTTTTCTGCAGAGATCAAACACATAGATACGCCCACCCCTGGAACTGT 
GGTGTCACCTGCGTCATACAGGCCATCTACTTTGCGGGATTTGTTAGAACCCCTAAAGAACGCCG 
ATTGTGCCAGGGTGTGTGAGGGGCCAATGGACCCGCCGCTCCAGGAGTTGTATCGGTCTGCGAAG 

25 TCGGCAGGGCCGATGGTGCGCTGCACAACAATGCGGCTTTCCAAACCATCAATGCCAGCCCATCG 
CCCAATTTGAGCCACTGCTGCTATTGCGATCCGGCCCACCATGTCAGATTCTTCTCCGTAAGCGG 
ACCCGTGACCAATGGAGACATCGGCGGGTACTGGGACCAGGATGAAGAGGTTCTCGTGGCCTTCG 
GGTGCGGCATCGGAATCTGTTGCGGAGGTCTTGGAGATCTAGATGGATTCTGAAGCCGGGAATTC 
TGGGGTGGAGCCGTCGAAAACTTTGCGGAAATCTTCGTCCCAGTCGGAGGAAAAAGCAGGGTGTG 

30 CTCCCCCTTCACGCCTGCCAAAACCAGCACAGTACTGAGGCCGGGTTGTTTGTTCTTCCAGCTCG 
TCTCCGGCTTCGCGCACAACGAAGCAGGTAGGAGTTGGGTTTCGGTGTGGTGCTGATCAGCGCA 
CTGATCACGATATCGGCTTCGATCAACTCTGAGCCGACTTGGACGCCTGTGGCGTTTCGGCCTTG 
GGTGGTGATTGCGCTGACGGGGGTGCCGAGGTGGAGGACGGCGTCGTCGATAAGCGAAATTAGTG 
CCTTGATGAAGGCGGTGAAGCCGCCTCGGGGATAGGAGACGCCTTGGACGAGGTCGGTGTGGCTC 

3 5 ATGAGGTGATAGAGCGCCGGGGTGTGCGAAGGGTCTGAGGAGAGGAAAACTGCGGGGTAGCTTAA 

GATTTGGCGCAGTTTTGTATCGCGGAATTGGGTGTTGACCTTGACT^^ 
TTCCTAGAAGTTTGGGTAAAAGGCGCAGCATGCCGGGGCTTAAGTATGGGATGAAGOT 
TTGGTGTAGAGGAAGCCGTCGATGGCCAGGTTGTAGACCTGTGTGGCGGAGTCGATATAGGTGCG 
CAGTTTGGCGCCGGCGCCGGGTTCGCGGGATTCGAAAAGCTCGGCCATCGCATCGATGTCGGAGG 

40 TGACGTCGATGAATTCGCCGTGGTCGTCGATGACGCGGTAGGCGGGTTCAAGTGGCACGAGGTCG 
AGGTGGTCGTCGATGGAGGTGCCGCAGAGCTTAAAGAAGTGGGACATGGCGTCGGGCATGAGGTA 
CCAGCTGGGGCCGGTGTCCCAGCGGAAGCCGTCGAGTTCGAAGGTCCCGGCGCGGCCGCCGAGGT 
GCTCGTTTTGTTCGACGAGGTGGACTTCATATCCTTCGCGTAAGAGCAGTGCGGTGGTGGCTAGT 
CCTGCTAGTCCCCCGCCGATGACCACTGCTTTTGTCATTTTTGAAACACTTCT^ 

45 TTK^TTGCCAGGCTGGCTTTTTTCATAGACGGCACCCGAATCCGCCCGTTTT^ 
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GGACGCGGATTCCAGGTTGTCCACGAGGCAACCGTAGAGATCGGTCGCGGCGCGCACACCGGTTC 
GCGCGCCAAATGGCAGCAGCGGAATGCTCAGCCGGGCGGCATCCAAATC 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 3: 

5 

( 1 ) Seguenzcharakteristika : 

(A) Lange: 1035 Basenpaare 

(B) Typ: NucleinsSure 
10 (C) Strangtyp: Doppel Strang 

(D) Topologie: linear 

(2) Molekiilart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 
15 (4) Antisense: nein 

(5) Herkiinft: 

(C) Organismus : CorynBbacterium glutei cum 

20 

(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 3: 

ATGACCACTGCTGCACCCCAAGAATTTACCGCTGCTGTTGTTGAAAAATTCGTTCATGACGTGAC 
CGTGAAGGATATTGACCTTCCAAAGCCAGGGCCACACCAGGCATTGGTGAAGGTACTCACCTCCG 

2 5 GCATTTGCCACACCGACCTCCACGCCTTGGAGGGCGATTGGCCAGTAAAGCCGGAACCACCATTC 

GTACCAGGACACGAAGGTGTAGGTGAAGTTGTTGAGCTCGGACCAGGTGAACACGATGTGAAGGT 
CGGCGATATTGTCGGCAATGCGTGGCTCTGGTCAGCGTGTGGCACCTGCGAATACTGCATCACCG 
GCAGGGAAACTCAGTGCAACGAAGCTGAGTATGGTGGCTACACCCAAAATGGATCCTTCGGCCAG 
TACATGCTGGTGGATACCCGTTACGCCGCTCGCATCCCAGACGGCGTGGACTACCTCGAAGCAGC 

3 0 ACCAATTCTGTGTGCAGGCGTGACTGTCTACAAGGCACTCAAAGTCTCTGAAACCCGCCCGGGCC 

AATTCATGGTGATCTCCGGTGTCGGCGGACTTGGCCACATCGCAGTCCAATACGCAGCGGCGATG 
GGCATGCGTGTCATTGCGGTAGATATTGCCGATGACAAGCTGGAACTTGCCCGTAAGCACGGTGC 
GGAATTTACCGTGAATGCGCGTAATGAAGATTCAGGCGAAGCTGTACAGAAGTACACCAACGGTG 
GCGCACACGGCGTGCTTGTGACTGCAGTTCACGAGGCAGCATTCGGCCAGGCACTGGATATGGCT 
3 5 CGACGTGCAGGAACAATTGTGTTCAACGGTCTGCCACCGGGAGAGTTCCCAGCATCCGTGTTCAA 
CATCGTATTCAAGGGCCTGACCATCCGTGGATCCCTCGTGGGAACCCGCCAAGACTTGGCCGAAG 
CGCTCGATTTCTTTGCACGCGGACTAATCAAGCCAACCGTGAGTGAGTGCTCCCTCGATGAGGTC 
AATGGTGTGCTTTACCGCATGCGAAACGGCAAGATCGATGGTCGTGTGGCGATTCGTTTC 

40 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 4: 

* 

{ 1 ) Seguenzcharakteristika : 

(A) Lange: 1002 Basenpaare 

45 (B) Typ: NucleinsSure 
(C) Strangtyp: Doppelstrang 
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(D) Topologie: 



linear 



(2) Molekaiart : 

(3) hypothetisch: 

(4) Antisense: 



DNA 

nein 

nein 



(5) Herkunft: 



( D ) Or gani smus : 



CojrynGbacterium glutamlcum 



(6) Beschreibung der Sequenz : 



SEQ ID NR. 4: 



AAGTGGAGCTCGCGCGCCTGCAGGTCGACACTAGTGGATCAGAGGCATACTCCGGCGGACTCACC 

TACTCCGGACACCCACTTGCAGTAGCACCCGCCAAGGCAGCGCTGGAGATTTACGCGGAAGGAGA 

GATCATTCCACGCGTAGCTCGACTTGGCGCTGAACTGATCGAACCTCGCCTTCGTGAACTAGCGG 

AAGAAAACGTAGCGATCGCTGACGTGCGGGGCATCGGATTCTTCTGGGCAGTGGAGTTCAATGCA 

GACGCCACTGCCATGGCTGCCGGTGCTGCAGAATTCAAGGAACGCGGCGTGTGGCCGATGATCTC 

CGGCAACCGATTCCACATCGCGCCGCCGCTGACCACCACTGATGACGAATTGGTAGCACTGCTGG 

ACGCGGTGGAAGCTGCAGCCCAAGCTGTCGAGCTGACCTTCGCTGGGGCGTTGTTCTAAGTTTTC 

TAGATAACAAGGCCAGCACAGACCACCATNTCTACGACCCCAAAAACCGACTCCAAGCTCCGCGG 

CGACNAANCCGCGCTCGCGCCACCGACCAAGCAGCCGGTCCAGGTTTAAAGATTTTGCTTTTCGA 

CGCTCCCCTCCACCTCATTCAATGCGGCGGAAGGGATTTCCTTGCATGTTTAAGCCTATAGGAAA 

AAGTGTTTGCATATCACCCTTGTATTCCAACACTTGAGCGGGTAGANTGGGTGGTAACNACCCNG 

GGAAAGGGGGAAGACACCATGAGCATCNCCACNCAClSrrCCAAGCNCTCNCCACAGCAlvrrCA^ 

CATCNACAACCATTTGGNCAGCATGCTCNAACATNGTGTTCNCCCANAACAATANANGGCl^^ 

NCCCGACTCANCNCCTANAANACNCCTTCACCACACGCCNCCTTCGNCCCCAAACCAT^CCCTCG 

CCNAAGCNCAACNCGCCACNCATTNGCTCCCCNCCTCNTNNATACCTNCCNCCCTTCGGATATCN 
AGCANGCGCCNCACCGNTCATTTNCCN 



(I) 


Angaben zur SEQ ID NR. 5: 




(1) 


Sequenzcharakteris tika : 




(A) 


Lange : 


1007 Basenpaare 


(B) 


Typ: 


Nucleinsaure 


(C) 


Strangtyp: 


Doppelstrang 


(D) 


Topologie: 


linear 


(2) 


Molekiilart: 


DNA 


(3) 


hypothetisch: 


nein 


(4) 


Antisense: 


nein 


(5) 


Herkunft : 




(E) 


Organismus : 


Coryn eba c t erl um 
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(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 5: 

TCCCNATTGGGTACCTTACCTGGTACCCACCCGGGTGGAAAATCGATGGGCCCGCGGCCGCTCTA 
GAAGTACTCTCGAGAAGCTTTTTGAATTCTTTGGATCCGAGCTGAACACATGGGTGATGTTTTTT 
5 TGAACCAGCACTGAGGCTGCGCTGGCCGCCTGTTGAAAGCCCAGGTCAGACAGCTCTGTGTCCAA 
TTGTCCCTGCATTCGGGACGTGGCGTTGTATTCAGTCTGCCCGTGTCGGAGCAGAATCAGGCGAC 
GAGTCACAGGACTACCTCTTAATCGTCCTCGTAGCCAGGCTCGTATTCAGCTGGCAAAGGTGGGA 
GTTCATCAATGCTGTCGATGTTGCGGATATCCGCCTCATCAGACCAGGAGGATNCACGCNTGAAG 
GTTTCAAGTCCTTCAATTTCAATGAGTGGGCAGTCNCGGTACAGACNATCCAOTCCGTATAACTC 

10 GCGCTCTGCCTGTCGCTGAACGTGGATAACAACGNATCCGTAGTCAAGGAGAACCCAAO^GTTTT 
CGCGGTTGCCTTCACGGCGCTTAGGCTCGAAACCAGCCTTGGTCATCTNCATCTTCGATCTCCTC 
NACAATGGCGCCCACCTTGGCGCTCATTTGTCCGCAGATGCAACNACNAANCAATTCTCGTGATT 
GNCGATCACTGTCNNAAACATCCAATNACAGCGATGTCNNCNGCCTTTCTTTTCOT 
TTCGCCNCCATGGTCCCGAAGCCGATCGANTCCTCCATNTGCANATCAAAATTCl^^ 

15 TNCNTGTNGTTCCNCACCCNCTTTTTANGGTCCGAAACCNACCCTNCN^ 

AACCTTCCCTNTTTCCCNCTANACCGGGTGATTCNCCTACTTTNGGNTCG^ 

NCANATTTCCTCTNGTTTTGGGCCTTGGGATCATTCCCCTATTCGATCCTNCTGGTCAAAAAOT 

GG]SITTNGGCTATTCTTCNCCACCCCCCANGGA 

20 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 6: 



( 1 ) Sequenzcharakteris tika : 



(A) Lange: 

25 (B) Typ: 

(C) Strangtyp: 

(D) Topologie: 



748 Basenpaare 
NucleinsSxire 
Doppe 1 s tr ang 
linear 



(2) Molekulart: 
30 (3) hypothetisch; 
(4) Antisense: 



DNA 

nein 

nein 



(5) Herkunft: 



35 ( F ) Or gani smus : 



Corynebacterium glutamxcum 



(6) Beschxeibiang der Sequenz: 



SEQ ID NR. 6: 



TTGANNCm'TNNNGGAGCTCCCCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCGACACGCTGAC 
40 ATCACCAGGCTGCAAATCAAGGCCAAGCGCAGCCGCAGCATTATCTCCCGTGCCTGCAGCAACTT 
TCACTCCACCTGGAGTTGTTCCCGCAATCGCATTTGGGGCCAGGAGTTCAGGAAGTTCCACCTC^ 
TGGCCCAGCGCCAAGGCAGCTAGATCGGTGCGCCACGCACGATCACGCGTGCTGTAGTAGCCCGT 
TCCAGAAGCATCACCATGGTCGGTGACTTTGCGTCCGCGTCCCATCAAATGCCAGGTGAGGAAAT 
CATGAGGCAACATCACCGACGCCGTGCGCGCTGCATTTTCTGGTTCATGATCACGCATCCACCGC 
45 ATTTTGGTGGCAGTTAAAGAAGCAACATACACACTTCCCGTGGCATCTACCGCAGCCTGATCGCC 
GCCGATCTCCTCATTGAGATCCAACGCAGCCTGGGCAGAACGAGTGTCATTCCATAACAACGCCG 
GGCGAACGATTTCATCGTTTTCATCCAACGCCACCATGCCGTGCTGCTGGCCTGCAATAGATACA 
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GCGTCCGCGCGTTCTAACAACCCCTCGGTAGCTTGATCCAGCGCAGCGATCCACGCACGTGGATC 
TACTTCGACCCGTTCGGGGTGACTCGCGCGGCTTCGTCGATACCTGGCCGGTGGCGGCGTCACAA 
GCAAAAGCCTTGCAGGAATGGGTGGGAACTATC 

5 (I) Angaben zur SEQ ID NR. 7: 

{ 1 ) Sequenzcharakteristika : 

(A) Lange: 648 Basenpaare 

10 (B) Typ: Nucleinsaure 

(C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie : linear 
(2.) Molekiilart: DNA 
(3) hypothetisch: nein 

15 (4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

(G) Organismus: Coryneb^cterium glutamicum 

20 (6) Beschreibimg der Sequenz : SEQ ID NR. 7: 

TGCAGCCCGGGGGATCACCGACGCCAAGGCTACGTAGGAATCCCCTTCCCCGACACCATCGTGCG 
CATCGCAAACCCAGAAAACCTCGACGAAACCATGCCCGACGGCAGCGAAGGCGAAGTCCTAGTCA 
AGGGCCCACAGGTGTTCAAGGGTTACCTCAACCAGGAAGAAGCCACCAAGAACAGCTTCCACGGC 

2 5 GAGTGGTACCGC ACCGGCGACGTCGGAGTGATGGAAGAAGACGGGTTCATCCGCCTAGTTGCTCG 
CATCAAGGAAGTCATCATCACTGGCGGTTTCAACGTGTACCCAGCTGAGGTTGAAGAAGTCCTCG 
CAGAGCACCCAGACATTGAAGATTCCGCAGTCGTTGGTATCCCGCGTGAAGACGGCTCCGAAAAC 
GTCGTTGCTGCATCACTTTGGTGGAAGGTGCAGCGCTGGATCCGGATGGCCTGAAGGAATTCGCC 
GCAAGAACCTACCCGCTCAAGGTTCCGCGCACTTTCTACCACTTTGAGGAGATGCCGCGGGATCA 

3 0 GATGGCAAGATTAGGCGTCGTGAAGTGCANGCGGAGTTGTTGAAGAACTCGGCAGTNACGCCGAT 
TAAGAGGTCAGTTTCCAAATGGCACTTACCAATTGGNCTAGTTACCCCCANAAGCATTTTGAGGG 
TTCCACTTTTACCCAGTGGGNTGTGTGATCCTNT 



35 



(I) Angaben zur SEQ ID NR. 8: 
( 1 ) Sequenzcharakteristika : 



(A) Lange: 698 Basenpaare 

(B) Typ: Nucleinsaure 
40 (C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D) Topologie: linear 

(2) Molekiilart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 
45 (4) Antisense: nein 
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(5) Herkunft: 

(H) Organismus: Corynebacterium glutamicum 

5 (6) Beschreibiing der Sequenz : SEQ ID NR. 8: 

GCAGCCCGGGGGATCCTTGGTGNCACCACCCTGGACATGCTCAAGATGGAACAGCAAATCGACTC 
CCTGGCACCAGGCGATGCGAAGCGCTACATGCACCACTACAACTTCCCTCCATACTCCACCGGTG 
AAACCGGTCGTGTGGGCTCACCAAAGCGCCGCGAAATCGGCCACGGTGCACTTGCAGAACGCGCA 

10 GTTTTGCCAGTAATCCCATCCCGTGAGGAATTCCCATACGCAATCCGTCAGGTCTCTGAAGCTCT 
GGGCTCCAACGGCTCCACCTCCATGGGCTCTGTCTGTGCATCCACTCTGTCCCTGTACAACGCTG 
GTGTTCCACTGAAGGCACCTGTTGCAGGTATCGCCATGGGACTTGTTTCCGGTGAAATC 
AAGACCGAGTACGTTGCACTGACCGACATCCTCGGCGCAGAAGACGCATTCGGCGACATGGACTT 
CAAGGTTGCCGGCACCGCAGACTTCATACCGNACTTCAGCTGGACACCAAGCTGGACNGCATTCC 

15 TTCAAGGTGCTCTCCGATGCGCTTGAGCANGCACGCGATNCCGACTGACATCTGAACACATGGCT 
GATGTATCAACGGACCTTGATGAGATGAGCAAGTTCGTTCTGCATACCACCGNGAAATCCCATGG 
CAAAATCGNGACTGTCGACCAAGGGTAGACATTACGCTTTACNATTCG 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 9: 

20 

(1) Sequenzcharakteristika: 

(A) Lange: 1159 Basenpaare 

(B) Typ: Nucleinsaure 
25 (C) Strangtyp: Doppelstrang 

(D> Topologie: linear 

(2) Molekulart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 
30 (4) Antisense: nein 

(5) Herkxinft: 

(I) Organismus: CoryiiGbacterixm g-lutamlcum 

35 

(6) Beschreibiing der Sequenz: SEQ ID NR. 9: 

TTNANNCGTTTGGAGCTCCCCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCACACAAAATGATT 
AGATTGTGTGCGAATTCATCCAATTGCTGTCTATATGCAGTACGCATGGCAACACTATAAGGCGA 
40 TAATGGTATTTCTGCAGGCCTAAAACACCCCTTTAAGATTGi^ 
CAACTATTGGCGGGGGTAAGT 

ATTAAATTAACTACCCTCCGGAGTTTTCCATTTCTGCGCCTTTAGGAACAGTGGCAT^ 
TCGTCCAACCAGCCATCTGGAAGTGCCACCTTTGCAGGAGCGCCCTGTCGACCTCGTGCACCTTC 
CGCGTCCTCTGCCTTGGCGGTGRAGTCAGCCCATGGTGCTAGGAGATCCTCAAGCTCCACATAGG 
45 TGGAAACCTTGGCCAGATTGGAGCGGAATTCGCCGCCAACAGGGAAACCGCGCAGGTCCAACCCA 
TGTGCTTACGCAGATCGCGCAGCCCCTTGGTTTCGCCATCATGCTGCATGAGGAGTTCT^ 
CGCAGGATGATTTGGGTAACTTCGCCGAAGGTAGGCTCCTCTGGGATTTCTTCTCCACGAACAGC 
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AGCAGCAGCTCAGCAAAGAGCCAAGGCCTGCCCAGGCAACCACgGCCCAACCACGACGCCATCGC 
AGCCAGTTTGCTCCATCATGCGCGTTGCATCGGATGCCGCGAAAATATCGCCATTGCCCAAAACT 
GGGATGCCGGTATCTGCCAAATGCTCYTTCAGGCGCGCGATCTYGTTCCAATCAGCCTCACCGGA 
ATAGCGCTGCGCCGCAGTGCGGGCGTGAAGCGCTACGGACTTCGCGCCGGCGTCGACAGCAATGC 
5 GTCCAGCATCCAAGTGAGTATGGTGCTCATCATCAATACCAACGCGGAACTTCACCGTCACCGGA 
ATGTCCGTGCCTTCCGTAGCCTTCACAGCCGCGGAAACGATGTTTTCAAACAAACGGCGCTTGTA 
AGGAATCGCAGAACCGCCACCCCGGCGCGTGACCTTTGGAACCGGGCAGCCAAAGTTCATATCAA 
TATGATCCCCCGGGCTGCAGGAATTCGATATCAAGCTTATCGATACCGTCGACCTCGAGGGGGGG 
CCCGGTACCCAGCTTGTGTTCCAANGGNTCCAA 

10 

(I) Angaben zur SEQ ID NR. 10: 
( 1 ) Sequenzcharakteris tika : 



15 (A) Lange: 

(B) Typ: 

(C) Strangtyp: 

(D) Topologie: 



761 Basenpaare 
Nucleinsaure 
Doppelstrang 
linear 



20 (2) Molekulart: 

(3) hypothetisch: 

(4) Antisense: 



DNA 

nein 

nein 



25 



(5) Herkxinft: 



( J ) Or gani smus : 



Corynebacterium grlutamicum 



(6) Beschreibung der Sequenz : SEQ ID NR. 10: 

3 0 TTGAANCCTTANNGGAGCTCCACCGCGGTGGCGGCCGCTCTAGAACTAGTGGATCTCGATTCACT 
CGAGCTTGATGAAACTGTCAAGGTCGTTGCCTTCACTCACCAGTCCAATGTGACCGGTGCTGTGG 
CTGATGTTCCAGAGTTGGTTCGTCGTGCCAAGGCTGTCGGCGCTCTCACGGTGCTTGATGCGTGC 
CAGTCTGTTCCTCATATGCCAGTGAATTTCCACGAGCTGGATGTAGATTTCTCTGCATTCTCTGG 
CCATAAGATGCTGGGACCTGCAGGCGTGGGCGTTGTGTATGCAAAGTCCCCAATCTTGGATGAAC 

3 5 TGCCACCATTTTTGACTGGTGGTTCCATGATTGAAGTTGTCACCATGGAGGGTTCCACCTACGCT 

GCCGCACCTCAACGTTTTGAGGCCGGCACGCAGATGACCAGCCAGGTTGTGGGCTTGGGTGCTGC 
CGTGGACATGCTGAATGAAATCGGTATGGAAGCAATCGCAGCNGCATGAGCACGCATTGACTGCT 
TACGCGTTGGAAAAGCTCACGGCAATTAAAGGGACTAACCATTGCTGGTCCTTTTGACTGCAGAG 
CATCGCGGNGGTGCAATCAGCTTCNGTCTCNANGGCATTCACCmCACGATCTANGGCAAAGTGC 

4 0 TTGACC ATCAGGGCGTGAATATTCCCa^GTCGGGCACC ACTGTGCGTGGGCCTGCACCGCANC ATT 

GAACGTNCAATNGNANACAAGAGCATTTTTCTATCTCTATTACACC 



(I) Angaben zur SEQ ID NR. 11: 



45 (1) Sequenzcharakteristika: 



(A) Lange: 



791 Basenpaare 
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(B) Typ : Nucleinsaure 

(C) St rang typ: Doppel Strang 

(D) Topologie: linear 

5 (2) Molekiilart: DNA 

(3) hypothetisch: nein 

(4) Antisense: nein 

(5) Herkunft: 

10 

(K) Organismus: CojrynebACterium ^lutamlcum 

(6) Beschreibiing der Sequenz : SEQ ID NR. 11: 

15 TTGACCCTTTAGCTGGGTACCGGGCCCCCCCTCGAGGTCGACGGTATCGATAAGCTTGATATCGA 
ATTCCTGCAGCCCGGGGGATCTTCATCGCCAACAAACTGACCGCGGGAAACGATCATCTTCTCAA 
ATTCTGTGAGCTTTTCCAGCGCCTTGTCGACGGGTTGGCCCACGATCTCCTCGGCCATAACGGAC 
GTGGAGGCCTGGCTGATTGAGCAACCAACTGCTTCGTAGGAGACGTCCTCCACGGTGGAGCCGTC 
CTCAGACAGCTTCACGCGCAGAGTCAATTCGTCGCCACAAGAAGGGTTGACGTGGTGAACCTCAG 

2 0 CATCGAAAGGATCCCGAAGGCCCTTGTGCTGTGGGTTTTTGTAGTGGTCCAGGATCACCTCCTGG 
TACATCTGCTCAAGGTTCATTACTCAACTCCAAAGAATTGCTTGGCCTTCTCGATCGCTGCCGCG 
AGGCGGTCGATTTCTTCGAAGGTGTTATAGAGATAGAAAGATGCTCTTGCTGTCGATTGTACCGT 
TCATGCTGCGGTGCACGGCCACGCGCAGTGGTGGNCGACGCCGGATATTCACGCCCTGATCGTCA 
AGCACTTGGCCTAANCGTGTGGGTGAATGCCTCGACACCGAACTGATGCACCGGCGNCTGCTIS™ 

2 5 CATC AAAAGGACCANCNATGGGTAAGTCCTTAATGCCGNGAGCTTTTCAACGCGTAAGCAGGTAA 
TGCNNCTATGCNCTGCGATGNTTTCATACCGATTNISPI^ 
NAAACTGGTTN 



30 



35 



40 



45 
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Patentanspruche 

1. Ein gereinigtes Polynucleotid itiit einer Nukleinsauresequenz , 
5 die aus der folgenden Gruppe ausgewahlt ist: SEQ ID NR. 1, 

SEQ ID NR. 2, SEQ ID NR. 3, SEQ ID NR. 4, SEQ ID NR. 5, SEQ 
ID NR. 6, SEQ ID NR. 7, SEQ ID NR. 8, SEQ ID NR. 9, SEQ ID 
NR. 10, SEQ ID NR. 11. 

10 2 . Ein Expressions-Vektor mit einem dem Anspruch 1 entsprechen- 
den Polynucleotid. 

3. Eine Wirtszelle, die mit dem Expressions-Vektor aus Anspruch 
2 transf ormiert ist. 

15 

4. Eine Methode zur Herstellung und Reinigung eines Polypeptids, 
die aus folgenden Schritten besteht: 

(a) Kultivieriing der Wirtszelle aus Anspruch 3 unter Bedin- 
20 gungen, die fiir die Expression des Peptids geeignet sind; 

und 

(b) Gewinnung des Polypeptids aus der Wirtszellkultur . 

25 



30 



35 



40 



45 



